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            초록
          
        

        
          korean Sacbrood Virus (kSBV) was firstly found since 2008 in Korea, and it might be a main reason why 99% of populations belonged to Apis cerana in Korea were disappeared now. In this study, full length, reported DNA sequences of 32 Sacbrood Viruses (SBVs) were analysed based on alignments using nucleotides and/or deduced amino acid sequeces. In this analysis, variable deletions were found that are located around 2,100 bases in each CDS of SBVs. The genotyping depended on these deletions might be related with infection-patterns by these pathogens. In addition, it is not escaped our notice that the genotyping we have proposed immediately suggests a possible origin of kSBV for the quarantine and protection against further invasion.
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      서 론
      한국형 낭충봉아부패병 바이러스(korean Sacbrood Virus; kSBV)는 2008년 국내에서 처음 발견된, 낭충봉아부패병 바이러스(Sacbrood Virus; SBV)에 속하는 특정한 변형 바이러스이다(김 등, 2008). 이들은 국내 침입 이후 특히 국내 토종벌(Apis cerana)에 집중적으로 막심한 피해를 주어 왔으며, 상대적으로 국내 서양종 꿀벌(Apis mellifera)에는 큰 피해를 주지 않아, 강한 숙주 특이성을 보였다. 국내 토봉의 총 봉군수는 2009년 38만군이상으로 집계되었으나, 2016년 조사에서는 1만 봉군을 약간 넘는 것으로 나타나, kSBV 발생 이래, 국내의 99% 이상 토종벌이 사라졌음을 보여주고 있다(2015년 통계연보, 연도별 토종벌 사육군수 2016년 한봉협회 회원 토종벌 봉군수 조사).

      국내 토종벌과는 달리, 국내 서양종 꿀벌은 kSBV에 대하여 저항성이 있는 것으로 파악되고 있으나, 서양종 꿀벌에서도 kSBV 존재가 특이 유전자의 증폭으로 발견되는 사례가 늘어가고 있다. 이 사실은 kSBV에 의한 국내 서양종 꿀벌의 감염 및 전파가 우려되는 바이나, 아직 kSBV 감염에 의한 개체내, 봉군내 질병의 증폭현상은 보고된 바가 없었다.

      SBV의 종내 분류는 지금까지 서양종 꿀벌에서 검출되면 발견 지역에 관계없이 SBV라 통칭하여 왔으나, 동양종 꿀벌(Apis cerana)에서 검출되는 SBV는, 발견 국가에 따라 뚜렷한 감염성과 염기서열의 차이를 보이기 때문에, 검출지역에 따라 구분되어 왔으며(이 등, 2012), 중국에서 처음 보고된 것은 chinese Sacbrood Virus (cSBV)로(Ma et al., 2011) 국내에서 발견된 SBV는 korean Sacbrood Virus (kSBV)로 구분하여 왔다(Choi et al., 2010; Han et al., 2011).

      SBV는 분류학적으로 Iflavirus에 속하며, 단일 양성가닥 RNA (positive single strain RNA)를 유전체로 가진 바이러스로, 타 Retrovirus와는 달리 DNA-stage가 없는 것으로 알려졌다(Ghosh et al., 1999; Mayo, 2002). SBV의 전체 염기 서열은 꿀벌 바이러스 중 처음으로 밝혀졌으며, 총 8,832 bases의 길이에, 2,858 아미노산 잔기를 포함하는 polyprotein을 암호화하고 있고, 이의 유전자는 179 염기에서 8,752 염기까지 이어져 있었다(Ghosh et al., 1999). 또한, SBV의 유전체는 5’-방향에는 주로 구조적 유전자가, 3’-방향에는 주로 비구조적 유전자가 위치하고 있다(Chen et al., 2006).

      본 연구는 NCBI에 전체 염기서열이 보고된 32종의 Sacbrood virus 염기서열 정보를 분석대상으로 하였으며, 감염대상과 감염성에서 차이를 보이는 SBV들의 특성을 유전체 차원에서 그 차이점을 찾아보고자 하였다. 이 과정에서 SBV의 세분을 위한 genotyping을 시도하였으며, 약간의 유의미한 결과를 얻었기에 이에 보고하고자 한다.

    

    

  
    
      재료 및 방법
      본 연구는 NCBI (National Center for Biotechnological Information)의 GenBank에서“Sacbrood virus complete”로 검색하여 nucleotide sequence와 amino acid sequence를 수집하였고, NCBI의 GenBank Accession Number와 등록일 그리고 SBV를 분리해 낸 꿀벌의 종과 국가로 나누고, Sacbrood virus의 complete genome sequence를 통해 SBV를보다미세하게분류하고자하였다(Table 1).

      
        Table 1. 
				
        

        
          32 Sacbrood virus complete genomes from NCBI, Mar. 2017
        
        

      

      
        
          
            	GenBank Accession No.
            	Host
            	Country
            	Submitted
            	GenBank Protein No.
          

        
        
          	HQ322114
          	
            A. cerana
          
          	Korea
          	2011
          	ADZ98922.1
        

        
          	KP296802
          	
            A. cerana
          
          	Korea
          	2016
          	AKG24959.1
        

        
          	KP296803
          	
            A. cerana
          
          	Korea
          	2016
          	AKG24960.1
        

        
          	JQ390592
          	
            A. mellifera
          
          	Korea
          	2012
          	AFI08278.1
        

        
          	KM884993
          	
            A. mellifera
          
          	Vietnam
          	2014
          	AJA38041.1
        

        
          	KM884990
          	
            A. cerana
          
          	Vietnam
          	2014
          	AJA38038.1
        

        
          	KM884991
          	
            A. cerana
          
          	Vietnam
          	2014
          	AJA38039.1
        

        
          	KM884994
          	
            A. cerana
          
          	Vietnam
          	2014
          	AJA38042.1
        

        
          	KJ959614
          	
            A. cerana
          
          	Vietnam
          	2015
          	AIW58914.1
        

        
          	KU574661
          	
            A. cerana
          
          	China
          	2016
          	AND80527.1
        

        
          	KM495267
          	
            A. cerana
          
          	China
          	2014
          	AIZ75645.1
        

        
          	HM237361
          	
            A. cerana
          
          	China
          	2011
          	ADN38255.1
        

        
          	JX270795
          	
            A. cerana
          
          	India
          	2013
          	AFQ95415.1
        

        
          	JX270797
          	
            A. cerana
          
          	India
          	2013
          	AFQ95417.1
        

        
          	JX270800
          	
            A. cerana
          
          	India
          	2013
          	AFQ95420.1
        

        
          	JX270796
          	
            A. cerana
          
          	India
          	2013
          	AFQ95416.1
        

        
          	JX194121
          	
            A. cerana
          
          	India
          	2013
          	AHL96303.1
        

        
          	KJ000692
          	
            A. cerana
          
          	China
          	2014
          	AFQ37841.1
        

        
          	KF960044
          	
            A. cerana
          
          	China
          	2014
          	AHK23440.1
        

        
          	KU574662
          	
            A. cerana
          
          	China
          	2016
          	AND80528.1
        

        
          	AF469603
          	
            A. cerana
          
          	China
          	2002
          	AFQ95418.1
        

        
          	JX270798
          	
            A. cerana
          
          	India
          	2013
          	AFQ95419.1
        

        
          	JX270799
          	
            A. cerana
          
          	India
          	2013
          	AAL79021.1
        

        
          	KJ959613
          	
            A. cerana
          
          	Vietnam
          	2015
          	AFX65180.1
        

        
          	KM884995
          	
            A. mellifera
          
          	Vietnam
          	2014
          	AIW58913.1
        

        
          	KC007374
          	
            A. cerana
          
          	Vietnam
          	2013
          	AJA38043.1
        

        
          	JQ390591
          	
            A. mellifera
          
          	Korea
          	2014
          	AFI08277.1
        

        
          	KP296800
          	
            A. mellifera
          
          	Korea
          	2016
          	AKG24957.1
        

        
          	KP296801
          	
            A. mellifera
          
          	Korea
          	2016
          	AKG24958.1
        

        
          	KJ629183
          	
            A. mellifera
          
          	Austrailia
          	2014
          	AIC64239.1
        

        
          	AF092924
          	
            A. mellifera
          
          	UK
          	2000
          	AAD20260.1
        

        
          	NC002066
          	
            A. mellifera
          
          	UK
          	2016
          	NP_049374.1
        

      

      
        
          *Genetic informations in this table were selected only full length sequences of Sacbrood viruses from GenBank. Final checking of informations was done on 27th Mar. 2017.
        

      

      

      먼저, 각각의 유전자 정보를 통합 비교하기 위하여 각 polyprotein의 CDS (coding sequence) 부분의 nucleotide sequence를 본 염기서열 정보와 별도로 정렬하였으며, 이 CDS들의 자료를 alignment 분석하였다(Clustal X Program, version 2.1: http://www.clustal.org/clustal2/#Download). Alignment 과정에서 발생한 염기서열의 틈새(sequence gap)들은 해당 amino acid sequence를 참고하여 조정하였으며, 전체적으로 가장 높은 아미노산 서열 상동성 및 염기서열 상동성이 될 수 있도록 조정하였다.

    

    

  
    
      결과 및 고찰
      
        SBV 유전체의 polyprotein CDS 중 특정부위의 결손
        NCBI에 보고된 32종 Sacbrood virus complete genome의 염기서열 중 polyprotein의 CDS를 통합적으로 비교하였다. 32종의 염기서열은 그 CDS의 크기가 각기 8,583 bases(2,861 아미노산), 8,580 bases(2,860 아미노산), 8,577 bases(2,859 아미노산), 8,550 bases(2,850 아미노산), 8,544 bases(2,848 아미노산), 8,529 bases(2,843 아미노산)의 6가지로 정리되었으며, 이는 polyprotein의 CDS 중 특정부분에서 염기서열의 결손(deletion)이 여러 형식으로 발생되었고, 이에 따른 아미노산 서열의 결손이 각기 나타난 것으로 판단되었다.

        한편, 이 등(2013)은 SBV의 CDS 중 이런 결손의 발생을 지적하였으며, 이를 기반으로 Genotyping을 시도하였으나, 2013년 당시 보고된 SBV의 염기서열 자료는 단 15개 이었으며, 또한 염기서열 정보에만 의존한 불충분한 분석으로 결손의 정확한 위치를 보여주지 못하였고, 따라서 제안한 genotype들은 현재에 와서 각 SBV의 특성들을 구분하기에는 다소 미흡한 면이 있었다.

        본 연구에서는 아미노산 서열을 기반으로, 각 해당 염기서열을 재조정하고, 이들 염기서열을 비교함으로써 4가지 결손의 합리적 위치를 추론할 수 있었다.

      

      
        32 SBV polyprotein들의 각 아미노산 서열에 따른 정렬
        32종 SBV의 complete genome의 염기서열 중 polyprotein의 CDS에서 추론된 각 아미노산 서열들은 통합적으로 결손을 최소화하는 방식으로 분석하였다. 각 아미노산 서열들은 최소의 결손에서 비교적 쉽게 grouping 되었으며, 각 아미노산 서열들이 최대의 상동성을 갖도록 재조정되었고, 최종적으로 결손이 큰 순서부터 정렬하였다(Fig. 1).

        
          
          

          Fig. 1. 
				
          

          
            Alignment among deletion region of amino acid sequences in polyprotein of SBV. The deletion region (red boxes) showed multiple alignment of the amino acid sequences from SBV complete genome. Type I has 17 amino acids long deletion which located 712 to 728 amino acid from start of polyprotein. Type II has 13 amino acids long deletion which located 707 to 716, and 727 to 729 amino acid. Type III has 10 amino acids long deletion which located 707 to 716 amino acid. Type IV has only 1 amino acid deletion which located 712 amino acid residue. Type O is polyprotein sequences without deletion between structural protein, VP3 (to 681) and VP1 (from 790) in SBV. 
          
          

          

        

        결과는 아미노산 서열 712부터 728 아미노산 잔기까지 총 17개의 아미노산 잔기가 결손된 SBV들이 큰 group으로 나타났으며, 이어 707부터 716 아미노산 잔기까지, 그리고 727부터 729 아미노산 잔기까지 두 개의 작은 결손으로 총 13개 아미노산 잔기가 결손된 SBV들, 그리고 707부터 716 아미노산 잔기까지 총 10개 아미노산 잔기가 결손된 SBV들이 있었으며, 같은 위치에 712 아미노산 잔기, 단 하나가 결손된 것도 발견할 수 있었다. 한편, 다수의 SBV들에서 결손이 발견된 아미노산 서열 707부터 729까지의 부위에서, 결손없이, 상호 상동성이 높은 아미노산 서열이 존재하는 것도 다수 발견되었으며, 그 출처가 중국, 인도, 베트남, 한국, 호주로 다양하였고, 또한 숙주도 서양종 꿀벌(Apis mellifera), 동양종 꿀벌(Apis cerana) 모두에서 발견되었기에, 이들을 O형(원형, Origin형, Zero형)으로 판단하게 되었다(Fig. 1).

      

      
        32 SBV polyprotein의 CDS 염기서열에 따른 정렬과 Genotyping
        32종 SBV의 complete genome의 염기서열 중 polyprotein의 CDS 염기서열은 정렬된 아미노산 서열에 따라 상동성 정렬로 재조정하였으며, 염기서열 상에서 결손의 정확한 위치를 추론하였다.

        아미노산 서열에서 확인된 결손(Fig. 1)은 32종 SBV의 CDS 염기서열들에서 결손위치가 2,119 염기에서 2,187 염기의 범위에 있음이 확인되었고, 각기 2,100bp 부근에서 51염기, 39염기, 30염기, 3염기의 결손이 있는 것으로 grouping되었다. 이들은 결손의 크기에 따라 정렬하였으며, 각 결손의 이름을 결손 시작 위치와 크기에 따라, 2134D51, 2119D39, 2119D30, 21340D3으로 명명하였으며, 원형으로 판단되는 SBV들은 O 형 또는 2100D0로 명명하였다(Fig. 2).

        
          
          

          Fig. 2. 
				
          

          
            Alignment among deletion region of nucleotide sequences from CDS of polyprotein in SBV. (A) The deletion region among SBV complete genome showed on multiple alignment of the nucleotide sequences based on amino acid sequences from polyprotein in SBVs.  (B) Alignment of identical amino acid sequences deduced from nucleotide sequences including deletion regions. 2134D51 indicated 51 bp-long deletion between 2,134 bp and 2,184 bp from coding sequence of polyprotein, 2119D39 indicated 39 bp-long deletion between 2,119-2,148 and 2,179-2,187 bp. 2119D30 indicated 30 bp-long deletion between 2,119-2,148. 2134D3 is only 3 bp-long deletion 2,134-2,136. 2100D0 has no deletion in this area. 
          
          

          

        

        정리하면, O형(Zero type)은 그 CDS의 크기가 8,580 염기, 2,860 아미노산 잔기이며, 타 SBV에서 나타난 결손 부위인 2,119 염기에서 2,187 염기사이에 결손이 없는 genotype을 말하며, 상기 결손 부위 이외의 위치에 3개 염기가 가감된 것들도 발견되어 총 CDS 염기의 수가 8,583염기, 8,577염기의 것도 포함하였다(2100D0).

        I형(I type)은 가장 큰 51염기의 결손이 나타난 형으로, 총 CDS 크기는 8,529 염기이며(O type과 비교하면 2,134부터 2,184 염기까지 결손), 총 2,843 아미노산 잔기를 보유하고, 그 결손 위치는 아미노산 서열에서 712부터 728까지 총 17개의 아미노산 잔기가 결손된 것이다(2134D51형).

        II형(II type)은 39염기의 결손이 있는 SBV로, 총 CDS 크기가 8,544 염기이며, O type에 비교하면 2,119부터 2,148까지 30염기가, 그리고 2,179부터 2,187까지 9개가 결손되어 있어, 총 2개의 결손으로 총 39염기가 결손된 것이다. 총 2,848 아미노산 잔기를 보유하며, 이는 아미노산 서열에서 707부터 716까지 그리고 727부터 729까지 총 13개 아미노산 잔기의 결손을 보이고 있다. 별도로 언급하면 이 II형은 상기의 결손부위 외의 위치에 별도로 3개 염기가 결손되어 있는 것으로 밝혀졌다(2119D39형).

        III형(III type)은 30염기의 결손이 있는 SBV로, 총 CDS 크기가 8,550 염기이며, O type에 비교하여 2,119부터 2,148까지 30염기가 결손된 것이며, 이 결손은 II형의 2개 결손 중 하나와 동일한 위치이다. 총 2,850 아미노산 잔기를 보유하며, 이는 아미노산 서열에서 707부터 716까지 총 10개 아미노산 잔기의 결손을 보이고 있다(2119D30형).

        IV형(IV type)은 단지 3염기가 2,134-2,136위치에서 결손된 SBV로, 총 CDS 크기가 8,577 염기이다. 2,859의 총 아미노산 잔기를 보유하며, 이는 아미노산 서열에서 712 아미노산 잔기 하나만 결손을 보이고 있다(2119D3형).

        본 연구에서 발견된 결실(deletion)은 O형과 I, II, III, IV 형으로, 유전자형을 나눌 수 있는 근거가 되었으며, 이 결실은 CDS 염기서열 2100 부위에서 발견되었기에, 2100결실(2100 deletion)로 명명하였다.

        이 2100결실에서 O형(원형)은 2100D0으로 표현할 수 있으며, 각 유전자형은 2134D51(I형), 2119D39(II형), 2119D30(III형), 2119D3(IV형)으로, 각기 결실 시작 위치와 그 크기를 나타낼 수 있도록 하였다.

      

      
        각 유전자 형에 따른 SBV들의 특성들
        종래 한국형 낭충봉아부패병 바이러스(korean Sacbrood Virus; kSBV)라 알려졌던 염기서열들은 모두 4종이며((HQ322114, JQ390592, KP296802, KP296803), 이들은 모두, 본 연구에서 제안하는 I형인 2134D51형에 속하였다. 이들은 2011년부터 2016년까지 NCBI에 보고된 것으로, 3종은 국내 토종 꿀벌에서 분리된 kSBV이나, JQ390592만은 서양종 꿀벌에서 분리된 kSBV임이 주목된다(Fig. 3).

        
          
          

          Fig. 3. 
				
          

          
            Deleted positions on the nucleotide sequences from CDS in polyprotein region of SBV. Each SBV full-length sequence is indicated GenBank accession number, host species of SBV (Am, Apis mellifera Ac, Apis cerana), name of nation, submitted year to GenBank, size of coding sequences in nucleotides. The positions of each genes(VP2, VP3, VP1, RNA helicase, C3G peptidase and RNA dependent RNA polymerase) in SBV were indicated. The deletion region is located between VP3 and VP1. 
          
          

          

        

        kSBV가 속한 2134D51형(I형)에는, 베트남에서 2014-2015년 보고된 5개의 염기서열이 있으며, 이들중 4개 염기서열은 동양종 꿀벌에서 분리된 SBV를 보고한 것이며, KM884993만은 서양종 꿀벌에서 분리한 SBV의 염기서열을 보고한 것이다. 한편, 2016년 보고된 중국산 SBV의 염기서열(KU574661)은, 국내 및 베트남에서 분리된 kSBV(본 연구의 I형 또는 2134D51형)와 같은 유전자형이며, 이는 중국산 SBV이기는 하나, 유전자형이 2134D51형(I형)에 속하기에, 종래 통칭하던 cSBV가 아니며, kSBV로 구분되어야 할 것이다. 정리하자면, 유전자형 2134D51형(I형)은 한국, 베트남, 중국에서 숙주의 구분 없이(주로 동양종 꿀벌에서 분리되었으나, 서양종 꿀벌에서도 분리됨) 분리된 SBV들이며, 최초 보고지인 국내의 연고를 살려 kSBV형이라 지칭하는 것이 합리적이라 판단된다.

        2119D39(II형)은 모두 중국에서 보고된 2개의 염기서열(2011, 2014년)이며, 이들은 모두 동양종 꿀벌에서 분리된 SBV를 보고한 것이다. 이는 지역적으로 중국에서 처음 보고된 유전자형이기에, cSBV형으로 지칭되는 것이 혼란을 줄일 수 있을 것으로 판단된다.

        2119D30(III형)은 모두 인도에서 보고된 5개의 염기서열(2014년)이며, 이들 역시 모두 동양종 꿀벌에서 분리된 SBV를 보고한 것이다. 이는 지역적으로 인도에서 처음 보고된 유전자형이기에, iSBV형으로 지칭되는 것이 합리적일 것이다.

        2134D3(IV형)은 영국에서 보고된 2개의 염기서열이며(2000, 2016년), 모두 서양종 꿀벌에서 분리된 SBV들이었다. 이들은 아래 기술된 O형(2100D0형)의 또 다른 변이형으로 추측하며, 이들에 대한 자료가 조금 더 축적되어야 이 변이의 의미를 해석할 수 있을 것으로 기대한다.

        한편, O형(2100D0형)에는 13개의 염기서열들이 포함되었으며, 4개의 중국산, 3개의 한국산, 3개의 베트남산, 2개의 인도산, 1개의 호주산 SBV 염기서열이 속하였다. 서양종 꿀벌에서 분리된 SBV는 한국산 모두와 호주산, 그리고 3개 중 하나의 베트남산 SBV 염기서열이었으며, 중국산 및 인도산 모두, 그리고 3개 중 2개의 베트남산 SBV 염기서열들은 동양종 꿀벌에서 분리한 SBV들이었다.

        가장 다양한 지역에서 분리된 이유로 이 SBV의 O형(2100D0형)은 서양종 꿀벌에서 처음 분리하였던 낭충봉아부패병 바이러스(SBV)의 원형에 가장 가까운 것으로 추론된다. 이들을 서양형 낭충봉아부패병 바이러스(western SBV; wSBV)라 호칭하면, 이 wSBV는 영국, 호주, 한국, 베트남, 중국, 인도에 모두 실존하는 것이 확인되는 것이며, 2017년 현재 서양종 꿀벌과 동양종 꿀벌에서 모두 발견되는 상황으로 파악된다. 따라서, O형(2100D0형)에 속하는 모든 SBV는 발견지역과 관계없이 모두 wSBV라 통칭되어야 할 것이며, 이는 유전자형의 검사를 통하여 확인할 수 있을 것이다.

        상기의 결과들을 근거로, 본 연구에서 제안하는 유전자형들을 통칭되던 cSBV, kSBV 등과 다음과 같이 재정리하여 연결한다면 SBV변이형들의 명칭에 대한 혼동을 최소화할 수 있을 것이라 생각한다.

        1. 즉, SBV의 원형은 본 연구의 O형(2100D0형)이며, 이는 최초 발견지역이 영국임을 감안하고, 이미 전 세계의 다양한 지역에서 발견되기에 wSBV(western SBV)라 통칭하고,

        2. 본 연구의 I형(2134D51형)은 현재 한국, 베트남, 중국에서 발견되었으나, 최초 발견지역이 국내임을 감안하여 kSBV(korean SBV)라 통칭하며,

        3. 본 연구의 II형(2119D39형)은 현재 중국에서만 발견되었고, 최초 발견지역도 중국이기에 cSBV(chinese SBV) 라 통칭하고,

        4. 본 연구의 III형(2119D30형)은 현재 인도에서만 발견되었기에, 최초 발견지역인 인도를 사용하여 iSBV(indian SBV)라 통칭하며,

        5. 본 연구의 IV형(2134D3형)은 현재 영국에서만 보고된 변이형이기에, 우선 eSBV(england SBV)라 통칭하는 것이다.

      

      
        2134D51형(I형)에 한국산, 베트남산, 중국산이 혼재하는 이유
        베트남 유래 vSBV가 국내의 kSBV와 같은 유전자형임을 보여준 것은 이 유전자형의 기원에 대하여 많은 숙고를 하게 한다. 본 연구에 포함된 32종의 SBV 염기서열 분석에서 베트남산 SBV는 모두 8종이 포함되었고, 그 중 5종은 kSBV와 같은 유전자형인 2134D51형(I형)에 속하나, 나머지 3종은 O형(2100D0형 wSBV)에 속하는 것으로 나타났다. 또한 한국산 SBV도 7종 중 4종이 2134D51형(I 형 kSBV)로, 3종이 O형(2100D0형 wSBV)에 속하는 것으로 나타났기에, 양국의 SBV는 본 연구에서 제안하는 통칭 wSBV와 kSBV가 모두 존재하는 것으로 파악되었다. 또한 양국 모두에서 서양종 꿀벌에는 주로 wSBV가, 동양종 꿀벌에는 주로 kSBV가 발견되는 경향을 보이고 있다.

        또한, 국내와 베트남 모두 통칭 kSBV(2134D51형; I형)가 서양종 꿀벌과 동양종 꿀벌에서 각기 분리되었다는 사실은 kSBV가 종간 장벽을 넘어 동양종 꿀벌에서 서양종 꿀벌로 그 숙주범위를 넓히고 있는 과정이 아닌가 우려되고 있으며, 현재 kSBV는 동양종 꿀벌에서 서양종 꿀벌로 적응 숙주의 범위를 넓히는 변이가 진행되고 있는지 면밀히 연구되어, 이런 위험에 대비하여야 할 것이다.

        한편, 중국의 동양종 꿀벌에서도 통칭 kSBV(2134D51형, I형)가 발견된 것은 유의미한 결과이며, 과연 2134D51형(I형, 통칭 kSBV)이 어느 국가에서 기원되었는지는 보다 많은 연구가 진행되어야 보다 분명해 질 것으로 판단된다.

        현재의 자료로 판단하자면, 한국, 베트남, 중국 중 한 곳에서 kSBV (2134D51형, I형)가 변이-발생하였으며, 이 변이형이 나머지 2개 국가로 전파되어 각기 발견된 것으로 추론할 수 있을 것이다(Fig. 3).

      

      
        SBV 각 유전자 부위 중 2100결실의 위치
        SBV의 polyprotein은 기본형(본 연구의 O형)에서 2,860 아미노산 잔기를 포함하고 있으며, 이는 각 특정 단백질로 절단되어, 효소(비구조 단백질) 또는 구조 단백질로 기능을 하여 SBV를 재구성하는 것으로 알려져 있다. Polyprotein의 CDS상에서 5’쪽은 구조 유전자 부위(VP2, VP3, VP1)가 있으며, 이어 비구조단백질 유전자 부위(RNA helicase, C3G peptidase, RNA dependent RNA polymerase)가 3’방향에 위치하고 있다(Chen et al., 2006).

        본 연구에서 발견된 SBV의 2100결실은 구조단백질의 유전자 VP3와 VP1 사이에 존재하며, polyprotein 상에서 이 부위는 단백질로 번역되어 존재할 것이나, 각특정단백질(예 VP3, VP1)로 분절화 될 때, 이결실 부위는 VP1단백질에도, VP3단백질에도 포함되지 아니하여, 재구성된 SBV에서 구조 단백질로 발견되지 않는다. 따라서 이 부위는 SBV의 생존과는 관련이 적은 유전자 부위로 파악되며, 이 이유로 가장 많은 변이가 SBV의 생존과 무관하게 발생된 것이 아닌가 생각된다(Fig. 1; Fig. 3).

        2009년 이전에 국내에 존재하였던 SBV(통칭 wSBV)는 국내의 서양종 꿀벌 및 동양종 꿀벌 모두에게 큰 피해는 입히지 않은 것으로 파악되고 있었으나, 2009년 이후 kSBV(2134D51형 또는 I형)가 유독 국내 토봉에 극심한 피해를 입힌 사실은 양자의 유전자 차이에서 기인되었을 것이라 추론된다. O형과 I형, 양자의 유전자 차이는 본 연구에서 제안한 2100 결실에 가장 큰 차이가 있으며, 각 구조단백질들과 비구조단백질들에서는 두드러진 차이를 현재까지 발견할 수 없었다. kSBV가 국내 토봉에게 보여준 강한 감염력과 살상력의 근거는 본 연구에서 제안하는 2100 결실 부위를 포함한 SBV의 여러 특정유전자를 중심으로 보다 심층적 분석과 연구가 필요하다 할 것이다.

        결론적으로 본 연구는 전세계적으로 보고된 SBV들의 염기서열 분석을 통하여 구조유전자 VP3과 VP1 사이에 존재하는 2100 결실(deletion)을 발견하였으며, 이를 기반으로 SBV들을 genotyping하였고, 제안하는 유전자형에 속하는 각 SBV들의 주요 정보를 정리하였다. 제안된 SBV의 유전자형은 SBV의 전파차단과 극복을 위한 심층적 연구에 유용히 사용되기를 기대한다(Table 2).

        
          Table 2. 
				
          

          
            Genotypes of Sacbrood viruses based on 32 GenBank reported full-length sequences
          
          

        

        
          
            
              	Genotype
(in this study)
              	GenBank
Accession No. 
              	Host species of SBV
              	Nation reported
              	Sizes of CDS in
polyprotein (bp)
            

          
          
            	I type
(2134D51)
            	HQ322114
            	
              A. cerana
            
            	Korea
            	8529
          

          
            	KP296802
            	
              A. cerana
            
            	Korea
            	8529
          

          
            	KP296803
            	
              A. cerana
            
            	Korea
            	8529
          

          
            	JQ390592
            	
              A. mellifera
            
            	Korea
            	8529
          

          
            	KM884993
            	
              A. mellifera
            
            	Vietnam
            	8529
          

          
            	KM884990
            	
              A. cerana
            
            	Vietnam
            	8529
          

          
            	KM884991
            	
              A. cerana
            
            	Vietnam
            	8529
          

          
            	KM884994
            	
              A. cerana
            
            	Vietnam
            	8529
          

          
            	KJ959614
            	
              A. cerana
            
            	Vietnam
            	8529
          

          
            	KU574661
            	
              A. cerana
            
            	China
            	8529
          

          
            	II type
(2119D39)
            	KM495267
            	
              A. cerana
            
            	China
            	8544
          

          
            	HM237361
            	
              A. cerana
            
            	China
            	8544
          

          
            	III type
(2119D30)
            	JX270795
            	
              A. cerana
            
            	India
            	8550
          

          
            	JX270797
            	
              A. cerana
            
            	India
            	8550
          

          
            	JX270800
            	
              A. cerana
            
            	India
            	8550
          

          
            	JX270796
            	
              A. cerana
            
            	India
            	8550
          

          
            	JX194121
            	
              A. cerana
            
            	India
            	8550
          

          
            	O type
(2100D0)
            	KJ000692
            	
              A. cerana
            
            	China
            	8583
          

          
            	KF960044
            	
              A. cerana
            
            	China
            	8583
          

          
            	KU574662
            	
              A. cerana
            
            	China
            	8580
          

          
            	AF469603
            	
              A. cerana
            
            	China
            	8583
          

          
            	JX270798
            	
              A. cerana
            
            	India
            	8577
          

          
            	JX270799
            	
              A. cerana
            
            	India
            	8580
          

          
            	KJ959613
            	
              A. cerana
            
            	Vietnam
            	8580
          

          
            	KM884995
            	
              A. mellifera
            
            	Vietnam
            	8580
          

          
            	KC007374
            	
              A. cerana
            
            	Vietnam
            	8580
          

          
            	JQ390591
            	
              A. mellifera
            
            	Korea
            	8580
          

          
            	KP296800
            	
              A. mellifera
            
            	Korea
            	8580
          

          
            	KP296801
            	
              A. mellifera
            
            	Korea
            	8580
          

          
            	KJ629183
            	
              A. mellifera
            
            	Austrailia
            	partial seq.
          

          
            	IV type
(2134D3)
            	AF092924
            	
              A. mellifera
            
            	UK
            	8577
          

          
            	NC002066
            	
              A. mellifera
            
            	UK
            	8577
          

        

        

      

    

    

  
    
      적 요
      한국형 낭충봉아부패병 바이러스는 2009년 국내에 발생하여, 현재 국내 토봉의 99% 이상을 소멸시킨 주요 원인으로 추정되고 있다. 본 연구는 보고된 낭충봉아부패병 바이러스(SBV) 32종의 전체 염기서열을 비교 분석하여, 2,100 염기 부근에 특징적인 결실들(deletions)을 발견하였으며, 이에 기반으로 SBV의 유전자형을 제안하게 되었다. 제안된 유전자형에 의한 분류에서, 각 SBV의 지역성 및 범지역성, 감염특성 등에 유관함을 볼 수 있었다. 아울러, 제안된 이 유전자형은, 검역과 이후의 침임에 대한 방호를 위하여, kSBV의 기원도 바로 암시하고 있음을 우리는 잘 인식하고 있다.
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